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and Kishino（1989），Kishino and Hasegawa（1989）），この解析から従来の説が棄却できるほ
どに強力な証拠ではたい．
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ただし，γ”≡ly・，．．．，ツ、｝，γ州≡｛y、・・，．、．，ハ｝で，右辺第2項の長期予測尤度は逆方向のフィルタリ
ング
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により計算できる．この公武は割り算を含まないことから，従来の公式より安定で，ガウス和近似への利
用も考えられる．さらに，この公式から，平滑化のためには力（κ、1γ”）からん、。1の事前分布力（κ、。、1γ、）
を定める手続きさえ定めればよいことがわかる．この新しいモデル構成法を用いれば，数値的平滑化法
において最も計算量を要するコンボリューションの計算をさけることができる．
